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 上記の解析手順により、1,583,951 件の有害事象報告から成る 7,518 個の薬物有害反応が
検出された。これにより、7,518 個の薬物有害反応を行とし、815 個のタンパク質を列とする
薬物有害反応頻度行列を作成し、非負行列因子分解を用いて 100 個の特徴を同定した。各特
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徴には、有害反応の傾向を分子情報から説明するタンパク質が現れていることを期待するが、
その検証のために KEGG データベースの分子経路を用いたエンリッチメント解析を行った。そ
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